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Abstract 
 
人工種苗の遺伝的多様性が野生個体に比べ低いことは 1970 年代から認識されていた。1990 年代になる
と、人工種苗の放流や養殖魚の生簀網からの流出が野生集団に及ぼす生態的・遺伝的影響が懸念されるよ
うになった。具体的には、与えられた環境収容量の中での競合により放流魚が野生魚を置き換えること、
及び、放流魚と野生魚の交配により野生集団の遺伝的多様性や適応度を低下させることへの懸念である。
2000年代には DNA親子判定により、人工種苗の生残率や繁殖成功度が野生魚に比べ劣っていることが明
らかになり、人工種苗が野生集団に及ぼす負の影響への懸念が近年一層高まっている。しかし、これまで
の研究はサケ科魚類が中心で、海産魚類についてはその実態はほとんど明らかではない。これら影響の検
出は、インパクトの大きい事業規模の事例分析によって初めて可能となる。そこで、本研究では、極めて
強い魚食性を持つサワラ及び日本では最も多く養殖・放流されているマダイを対象種として取りあげ、人
工種苗の放流や養殖が野生集団に及ぼす生態的・遺伝的影響を実証することを目的とした。 
 
第 1章では、サワラを例として、放流魚と野生魚の生態的交互作用を成長の比較により検証した。瀬戸
内海では、減少したサワラ資源の回復を目的として、東部では 1998年から、西部では 2002年から種苗放
流が開始され、2010年までに約 200万尾が放流されている。種苗放流によって資源を純増させるためには、
環境収容力の余剰が不可欠である。これを超えて放流を行った場合、餌の競合による成長低下や共食いに
より、放流魚が野生魚を置き換える可能性がある。しかし、このような生態的影響の評価は一般に困難で
あり、研究例が乏しいのが現状である。そこで、瀬戸内海の生態系では最高位の捕食者であるサワラを例
として、野生当歳魚 4,457 個体、放流当歳魚 551個体の尾叉長と体重の計測データを解析し、種苗放流の
野生集団への影響を検討した。平均体重と資源尾数の関係は、サワラは変動している環境収容量を限度一
杯まで利用していることを示唆した。また、瀬戸内海サワラの資源変動の 35%は餌魚の資源量で説明でき
たことから、サワラの環境収容量は主として餌魚の資源量に依存して変動すると考えられた。7月から 12
月までの当歳魚の平均体重の変化量は、資源量が少ない 1999、2000 年には放流魚と野生魚で差が無かっ
たが、資源量が増加した 2001 年以降は放流魚の成長が優っていた。野生当歳魚の資源量と平均体重変化
量の関係は、サワラの資源量が多い年ほど野生魚と放流魚の成長量に差が生じ、野生魚が放流魚との競争
に弱くなる傾向を示唆した。本研究により、環境収容量を超える放流を行った場合、バイオマスでみて放
流魚は野生魚を置き換えることが実証された。 
 
第 2章では、瀬戸内海におけるサワラ種苗放流の遺伝的影響を評価した。放流種苗は、漁獲した親魚 10
尾程度を用いて船上で人工授精した卵を用いて生産するため、長期にわたる大量放流が野生集団に及ぼす
遺伝的影響が懸念されている。この検討に不可欠な日本周辺におけるサワラの遺伝的集団構造も不明であ
る。そこで、瀬戸内海の放流前と放流後の標本に加え、比較対照として放流未実施海域の標本を収集して、
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Before-After Conrol-Impact (BACI) designのもとで種苗放流の影響を評価するとともに、日本周辺の集団構
造を推定した。標本は計 13地点から採集し、野生魚 1,424個体、放流魚 230個体についてマイクロサテラ
イト DNA（msDNA）5 遺伝子座で遺伝子型を決定した。また、野生魚 758 個体、放流魚 103 個体につい
て、ミトコンドリア DNA（mtDNA）調節領域の塩基配列を決定した。日本周辺のサワラ集団の遺伝的分
化は非常に小さく、1つの大きな gene poolを形成している。2001年及び 2002年放流群の遺伝的多様性は、
msDNA で野生魚の約 54%に低下していた。これら放流群の 2010 年の瀬戸内海における遺伝的混合率は
7.8–14.5%と推定され、10 年を超える放流により、瀬戸内海では人工種苗の遺伝子にほぼ置き換わってい
ると考えられた。このような圧倒的な放流魚の遺伝子浸透にもかかわらず、野生魚の遺伝的多様性は放流
前後で変化していなかった。これは、毎年漁獲された野生親魚を用いて種苗生産しているためで、親魚数
が 10 尾で資源に占める種苗の混合率が 10%程度でも、10 年（5 世代）後の野生集団の多様性は低下しな
いことが、シミュレーションにより確かめられた。瀬戸内海における有効集団サイズ（ eN ）は非常に小
さく（480–970）、サワラ特有のマッチミスマッチ資源加入メカニズムを反映して /eN N  比も 10
-4のオー
ダーであった。放流前後でアレル頻度は変化していたがこれは遺伝的浮動に起因しており、種苗放流が野
生集団の eN  を減少させる Ryman–Laikre effectも観測されなかった。放流開始後、野生魚の資源量は一貫
して増加しており、野生集団のフィットネス低下の兆候は見られなかった。しかし、第 1章で明らかにし
たように、サワラの種苗放流は資源の純増に成功しておらず、漁獲規制による資源管理方策への転換が強
く望まれる。 
 
第 3 章では、マダイを例として、種苗放流と養殖の遺伝的影響を比較検証した。マダイの養殖では 20
年以上にわたり、成長の良い個体が選抜育種されてきた。形態的、遺伝的に野生魚と異なる養殖魚の生簀
からの流出や、生簀内での産卵が、野生集団に与える影響が懸念される。しかし、この影響を明らかにし
た研究は未だない。そこで本研究では、マダイについて、養殖魚、野生魚 249個体の外部形態を計測する
とともに、西日本の 6か所で採集した野生魚 497個体、人工種苗 145個体の msDNA5遺伝子座の遺伝子型
及び野生魚 363個体、人工種苗 130個体の mtDNA調節領域の塩基配列を決定した。養殖魚は野生魚に比
べ、背鰭棘長, 腹鰭棘長、体高, 眼高長、上顎長、尾柄高が小さく、肛門前長、体幅が大きい。養殖の影
響が懸念される宇和海では、他の野生魚に比べ、背鰭棘長、腹鰭棘長が小さく、眼径、体幅、体高、上顎
長、尾柄高が大きいが，養殖魚との中間的形態を示さなかったことから、その形態変化は環境要因による
と考えられた。遺伝的多様性は、養殖魚が最も低く、放流魚も野生魚より低かった。放流魚は養殖魚とメ
ジャーなハプロタイプを共有しており、宇和海と同系統の養殖魚が鹿児島湾の種苗生産用親魚として導入
され、継代飼育されていたことが裏付けられた。2004 年の鹿児島湾奥における放流魚の遺伝的混合率は、
mtDNAと msDNAでそれぞれ 39.6%及び 42.3%と推定されたが、2010年には 16.1%及び 19.9%と半分以下
になっていた。一方，宇和海における養殖魚の遺伝的混合率は、4.8%及び 5.7%と推定された。これらの結
果は、養殖の遺伝的影響は放流よりも小さく、かつ、生簀内での産卵の影響は養殖魚の流出に比べ小さい
ことを示唆する。また、鹿児島湾奥では、種苗放流の遺伝的影響が小さくなり、遺伝的多様性が回復して
いることが明らかとなった。近年、鹿児島湾の放流魚漁獲量は過去最低となったが、これに反して野生魚
の漁獲量は放流開始以来過去最大となっている。放流効果は小さくなっており、湾外からの野生魚の移入
と相まって、種苗放流の遺伝的影響が修復されつつあると考えられた。本研究により、開放された集団で
は、人工種苗と野生魚の置き換えは双方向に起きることが明らかになった。 
 
